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Ulcerative  colitis1)  (UC)  is  an  idiopathic  inflammatory  bowel  disease  (IBD),  which  is  characterized  by  chronic 
inflammation of the colonic mucosa. As the etiology of IBDs remains still unknown,  it has been shown  in many studies 
that patients with UC have an altered bacterial microbiota2). Thus, the bacterial and/or host‐bacterial  interactions may 
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